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論　　文　　の　　要　　旨
　高等真核生物においては雪ゲノムDNAの20～80％が様々な反復配列からなることが最近判ってき
た。これら反復配列は高等生物の大きな特徴の一つでありヨゲノム中に広く散在しているものと，
五～数個所に集中しているものとに大別できる。前者が反復配列の大部分を占め，遺伝子問や遺伝
子内部のイントロン部分などに存在している。これらは多種類かつ多様であり雪またその機能や意
義が殆んど不明であって害その解明は非常に興味ある問題となっている。本研究は，これら反復配
列について、その構造ヨ形成機構および機能を明らかにする目的で行われた。反復配列の構造解析
からヨこれらのものがtRNA遺伝子を起源としているという画期的証拠を提示したのが論文の主たる
内容で，全体は4章からなる。
　第五章：　ヒトヨラット曾マウス，ニワトリなどの全DNAにHeLa細胞抽出液を加えて試験管内
　　転写を行った。転写されたRNAをゲル電気泳動で分析すると。各動物種に特有な5～！0SのRNA
　　が検出された。これらRNAの転写はラそのα一アマニチン感受性からヨIn型RNAポリメラーゼ
　　で転写されることが示された。蕃歯類の6S　RNAは、そのフィンガープリント解析やマウスH
　　型A1uファミリー配列とのハイブリダイゼィションにより、I亙型Ahファミリー配列から転写さ
　　れたことが示された。
　第2章：　ウシの全DNAの転写によって5SのRNAが検出された。このRNAの鋳型となるDNA断
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　片の1つをウシのゲノムDNAからλファージをベクターとしてクローニングした（クローン
　C125）。この中の5S　RNAに転写される部分の塩基配列を決定した。その結果ヨA1皿ファミリー
　類似の2つの配列の中にうウシの反復配列として既知の73bp配列がはさまれた構造をもつこと
　が示された。また。驚くべきことにヨこの73bp配列がグリシンtRNAの配列と79％の高い相同
　性をもつことを見いだした。
第3章：　既知の反復配列とtRNAとの相同性を探索した。その結果ヨ醤歯類のII型A1uファミリー
　配列とリジンtRNAララットID配列とフェニールアラニンtRNAヨウサギCファミリー配列およ
　びヤギ73bp配列とグリシンtRNAとの問にそれぞれ高い相同性が見いだされた。これらの反復配
　列はラどれも或る特定のtRNA遺伝子を起源とし、その組換えや増巾によって形成されたと推定
　した。
第4章：　上記の反復配列の中でも。ラットのID配列は全体としてtRNA遺伝子によく類似してい
　る。そこで里ID配列の試験管内転写産物がtRNA中に含まれる修飾ヌクレオチドを含むか否かを
　調べた。その結果，フェニーノレアラニンtRNA中の㎜5Cが存在する領域に対応して，CpCpm5CpUpGp
　の構造が見いだされた。このことは，ID配列の転写物がtRNA類似の高次構造をもつことを示す
　こととなった。
審　　査　　の　要　　旨一
　ウシゲノムから、試験管内での転写活性を指標として反復配列を分離しヨ構造解析したがヨこの
様な例は世界で初めてのものであり，独創的な業績として高く評価できる。これにより明らかにさ
れた反復配列ラおよびその他の既知の反復配列が、いずれもそれぞれ特定のtRNAの配列と高い相同
性を持ちヨ高次構造も高い相同性を持つことが明示された。これによりラこれら反復配列の形成機
構の大筋が理解されたと考えられる。この業績は反復配列の研究に大きな進歩をもたらしただけで
なくヨ高等生物における遺伝子構造や遺伝子進化を理解する上で意義深い研究であると云えよう。
また。ID配列転写物にtRNA類似の塩基修飾を見いだしたことは反復配列やその転写産物の機能につ
いて一つの示唆を与えるものであり、今後の発展が期待される。
　よって，著者は理学博士の学位を受けるに十分な資格を有するものと認める。
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